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(54) Title: PARTIAL SEQUENCES OF THE GENES OF THE PRIMARY AND SECONDARY METABOLISM FROM 
fS C OR YNEBA CTERI UM GLUTAMIC UM AND THEIR USE IN THE MICROBIAL PRODUCTION OF PRIMARY AND 
SECONDARY METABOLITES 

(54) Bezeichnung: TEILSEQUENZEN DER GENE DES PRIMAR- UND SEKUNDARMETABOLISMUS AUS CORYNEBAC- 
00 TER1UM GLUTAMIC UM UND IHR EINSATZ ZUR MIKROBIELLEN HERSTELLUNG VON PRIMAR- UND SEKUNDAR- 
O METABOLITEN 

(57) Abstract: The invention relates to methods of producing primary and secondary metabolites using genetically engineered or- 
gamsms. 

O 

^ (57) Zusammenfassung: Die vorliegende Erfindung befaBt sich mit Herstellungsverfahren fur Primar- und Sekundarmetabolite mit 
Hilfe gentechnisch veranderter Organismen. 
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Teilsequenzen der Gene des Primar- und Sekundarmetabolismus aus 
Corynebacterium glutamicum und ihr Einsatz zur mikrobiellen Her- 
stellung von Primar- und Sekundarmetaboliten 

5 

Beschreibung 

Die vorliegende Erfindung bef afit sich mit den Herstellungsverf ah- 
ren fiir Primar- und Sekundarinetabolite mit Hilfe eines gentech- 
10 nisch veranderten Organismus . Diese Erfindung besteht in Teil- 
sequenzen von Genen, die anabolische und katabolische Enzyme aus 
Corynebacterium glutamlcum kodieren, und aus ihrem Einsatz zur 
mikrobiellen Herstellung von Metaboliten. 

15 Die Konzentrationen der Metabolite sind in lebenden Zellen ge- 
wdhnlich gut ausbalanciert und uberschreiten nicht eine gewisse 
Grenze. Unter manchen Wachstumsbedingungen oder als Folge einer 
gentechnischen Veranderung konnen sie allerdings im UberschuE 
gebildet und in das Kulturmedium ausgeschieden werden. Fur das 

20 Zellwachstum kann man relativ billige Stoffe als Kohlenstoff- 
quelle. verwenden. Mit Hilfe des biocheiaischen Potentials der 
Zellen (in den meisten Fallen mikrobiellen Urspirungs) oder der 
Enzyme lassen sich diese preiswerten Stoffe in ein breites 
Spektrum wertvollerer Substanzen umwandeln. Zur ferment at iven 

25 Herstellung von Metaboliten zu Verkauf szwecken setzt man ins- 
besondere Mikroorganismen ein. Mikroorganismen lassen sich durch 
gentechnische Veranderung der Biosynthesewege in ihrer Biosynthe- 
seleistung auf bestimmte Metabolite hin optimieren, und man 
erzielt dadurch h6here Syntheseleistungen . Gentechnische Verande- 

30 rung meint hier, da£ die Anzahl der Kopien oder die Geschwindig- 
keit der Transkription bestimmter Gene fur bestimmte Synthesewege 
erhoht ist. Allerdings mu£ man die geeigneten Zielgene fur diese 
Verbesserung zuerst identif izieren. Wir beschreiben nun im fol- 
genden die Zielgene und Teilsequenzen davon, die durch Klonen der 

35 UNA und anschliefiende Sequenzierung mit dem Ziel der Stammverbes- 
serung identif iziert wurden. 

Ein Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit einer 
Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 1 beschrieben ist oder 
40 sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 1 durch Substitution, Inser- 
tion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz , die in der SEQ ID NR. 2 beschrieben ist 
45 oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 2 durch Substitution, In- 
sertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 
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Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz , die in der SEQ ID NR. 3 beschrieben ist 
Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 3 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

5 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz , die in der SEQ ID NR. 4 beschrieben ist 
Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 4 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

10 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einein Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 5 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 5 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

15 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einein Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 6 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 6 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

20 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 7 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 7 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

25 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 8 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 8 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

30 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 9 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 9 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

35 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 10 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 10 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

40 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 11 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 11 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

45 
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Ein weicerer Teil der Erfindung besteht im Einsatz der Nucleotid- 
sequenz SEQ ID NR. 1 oder SEQ ID NR. 2 oder SEQ ID NR. 3 oder SEQ 
ID NR. 4 oder SEQ ID NR. 5 oder SEQ ID NR. 6 oder SEQ ID NR. 7 
oder SEQ ID NR. 8 oder SEQ ID NR. 9 oder SEQ ID NR. 10 oder SEQ 
5 ID NR. II zur Konstruktion genetisch modif izierter Mikroorga- 
nismen. 

Die vollst&ndigen Gene lassen sich mit Hilfe konventioneller 
Techniken wie Hybridisierung herstellen, wobei man von den oben 

10 offenbarten Genf ragmenten ausgeht . Diese Gene lassen sich einset- 
zen zur Konstruktion rekombinater Wirtsorganismen, die die Bio- 
synthese wertvoller Bioprodukte, wie Aminosauren, Fettsauren, 
Kohlenhydrate , Vitamine und Kofaktoren ermoglichen . Die biologi- 
sche Aktivitat dieser Gene wird im experimentellen Teil dieser 

15 Beschreibung offenbart. Mit Hilfe dieser Gene wird es moglich, 
Engpasse bei der Biosynthese von Bioprodukten zu umgehen und so 
die Syntheseleistung mikrobieller Systeme zu steigern. 

Ein weiterer Gesicht spunk t dieser Erfindung besteht in einem 
20 Expressions-Vektor mit zumindest einem der oben erwMhirten Poly- 
nucleotide. Der Expressions-Vektor verbindet funktionell eines 
oder mehrere dieser Polynucleotide mit regulatorischen Einheiten 
wie Promotoren, Terminator en, ribosomale Bindungsstellen und der- 
gleichen. Gewohnlich gehoren zu einem Expressions-Vektor weitere 
25 Einheiten wie Genmarker und Replikationsabschnitte . 

Ein weiterer Gesichtspunkt der Erfindung besteht in der mit einem 
Expressions-Vektor transf ormierten Wirtszelle. 

3 0 Zur gentechnischen Veranderung kann man jeden beliebigen proka- 
ryontischen Mikroorganismus verwenden, vorzugsweise Corynejbacte- 
rium- und Baaillus-Ar ten, aber auch jeden beliebigen eukaryonti- 
schen Mikroorganismus, vorzugsweise Hefestamme der Gattung 
Ashbya, Candida, Pichia, Sac char omyces und Hansenula. 

35 

Ein weiterer Gesichtspunkt der Erfindung besteht in einer Methode 
zur Herstellung und Reinigung eines Polypeptids, die in folgenden 
Schritten besteht: 

40 (a) Kultivierung der Wirtszelle aus Anspruch 3 unter Bedingungen, 
die fur die Expression des Peptids geeignet sind; und 

(h) Gewinnung des Polypeptids aus der Wirtszellkultur . 

45 In den folgenden Beispielen wird die Erfindung detaillierter be- 
schrieben . 
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Beispiel 1 

Herstellung einer Genombibliothek von Corynebacterium glutamicum 
ATCC 13032 

5 

Die DNA aus dem Genom von Corynebacterium glutamicum ATCC 13032 
lafit sich nach Standardmethoden gewinnen, die z.B. von Altenbuch- 
ner, J. und Cullum, J- (1984, Mol. Gen, Genet. 195:134-138) be- 
schrieben sind. Die Genom-Bibliothek la£t sich daraus mit jedem 

10 beliebigen Klonierungsvektor , z.B. pBluescript II KS- (Strata- 
gene) oder ZAP Express™ (Stratagene) , nach Standardvorschrif ten 
gewinnen (z.B. Sambrook,' J. et al . (1989) Molecular cloning: a 
laboratory manual, Cold Spring Harbor Laboratory Press) . Jede 
beliebige Fragment groiSe kann man dabei verwenden, vorzugsweise 

15 Sau3AI -Fragment e mit einer Lange von 1 kb, die sich in Klonie- 
rungsvektoren mit verdautem BamHI einbinden lassen. 

Beispiel 2 

20 Analyse der Nucleinsauresequenzen der Genombibliothek 

Aus der im Beispiel 1 hergestellten Genombibliothek kann man ein- 
zelne K. coIi-Klone auswahlen. E. coIi-Zellen werden nach 
Standardmethoden in geeigneten Medien kultiviert (z.B. LB erganzt 
25 mit 100 mg/1 Ampicillin) , und danach laSt sich dann die Plasmid- 
DNA isolieren. Klont man Genomf ragmente aus der DNA. von Coryne- 
bacterium glutamicum in pBluescript II KS- (siehe Beispiel 1), 
laSt sich die DNA mit Hilfe der Oligonucleotide 5'- AATTAAC- 
CCTCACTAAAGGG-3 ' und 5 ' -GTAATACGACTCACTATAGGGC-3 ' seguenzieren. 

30 

Beispiel 3 

Computer analyse der isolierten Nucleinsauresequenzen 

35 Die Nucleotidsequenzen lassen sich z.B. mit Hilfe des BLASTX-A1- 
gorithmus (Altschul et al. (1990) J. Mol. Biol. 215: 403-410) 
aneinanderf\igen. Auf diesem Weg kann man neuartige Sequenzen ent- 
decken und die Funktion dieser neuartigen Gene aufklaren. 

40 Beispiel 4 

Identifizierung eines E. coIi-Klons mit einem Genfragment fur die 
Fettsauresynthase (2.3.1.85) 

45 Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde, an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
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Sequenz, wie sie mit SEQ ID NR. 1 beschrieben ist, Bei der Anwen- 
dung des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) ergab diese 
Sequenz Ahnlichkeit mit Fettsauresynthasen aus verschiedenen 
Organismen. Die gro&te Ahnlichkeit war mit einem Fragment mit 519 
5 Basenpaaren fur die Fettsauresynthase aus Coz-ynebactejrium ammo- 
niagenes gegeben (NRDB Q04846; 68% Ubereinstimmung auf der Stufe 
der Aminosauren) . 

Beispiel 5 

10 

Identif izierung eines E. coli-Klons mit dem Gen fur die Phytoen- 
Dehydrogenase (EC 1.3.-.-) 

Bei der Analyse der E. coIi-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
15 schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 2 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Phytoen-Dehydrogenasen aus verschiedenen Organis- 
20 men. Die grofcte Ahnlichkeit ergab sich mit der Phytoen-Dehydro- 
genase aus Methanobacterium thermoautotrophicum (NRDB 027835; 37% 
Ubereinstimmung auf der Stufe der Aminosauren) . 

Beispiel 6 

25 

Identif izierung eines E. coli-Klons mit dem Gen fiir die Alkohol- 
Dehydrogenase (EC 1.1.1.1) 

Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
30 schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 3 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Alkohol-Dehydrogenasen aus verschiedenen Organis- 
35 men. Die grofcte Ahnlichkeit ergab sich mit der Alkohol-Dehydroge- 
nase aus Bacillus s t ear o thermophilics (NRDB P42327; 50% Uberein- 
stimmung auf der Stufe der Aminosauren) . 

Beispiel 7 

40 

Identif izierung eines £. coli-Klons mit einem Genfragment fur ein 
Homologes der Adenosylmethionin-8-Amino-7-oxononanoat-Aminotrans- 
f erase (EC 2.6.1.62) 

45 Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlofc, fand sich eine 
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Sequenz, die als SEQ ID NR. 4 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX -Algorithmic (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Adenosylmethionin-8-Amino-7-oxononanoat-Amino- 
transferasen aus verschiedenen Organismen . Die groSte Ahnlichkeit 
5 ergab sich mit einem aus 342 Basenpaaren bestehenden Fragment far 
die Adenosylmethionin-8-amino-7-oxononanoat-Aminotransf erase aus 
Erwinia herbicola (NRDB P53656; 40% Ubereinstimmung auf der Stufe 
der Aminos aur en) . 

10 Beispiel 8 

Identif izierung eines E. coli-Klons mit einem Genfragment fur ein 
Homologes der Phosphoglycerat-Mutase 2 (EC 5.4.2.1) 

15 Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlofc, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 5 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 

20 Ahnlichkeit mit Phosphoglycerat-Mutasen 2 aus verschiedenen Orga- 
nismen. Die grofite Ahnlichkeit ergab sich mit einem aus 204 Ba- 
senpaaren bestehenden Fragment fur die Phosphoglycerat-Mutase 2 
aus Mycobacterium tuberculosis (NRDB P71724; 54% Ubereinstimmung 
auf der Stufe der Aminosauren) . 

25 

Beispiel S 

Identif izierung eines E. coli-Klons mit einem Genfragment fur die 
Xylulose-Kinase (EC 2.7.1.17) 

30 

Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlofc, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 6 beschrieben ist. Bei der Anwendung 

35 des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Xylulose-Kinasen aus verschiedenen Organismen. 
Die groSte Ahnlichkeit ergab sich mit einem aus 633 Basenpaaren 
bestehenden Fragment fur die Xylulose-Kinase aus Streptomyces 
rubdginosus (NRDB P2715 6 ; 48% Ubereinstimmung auf der Stufe der 

40 Aminos&uren) . 

Beispiel 10 

Identif izierung eines E. coli-Klons mit einem Genfragment ftir 
45 eine Fettsaure-CoA-Ligase fur langkettige Fettsauren (EC 6.2.1.3) 
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Bei der Analyse der E . coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 7 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
5 des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Fettsaure-CoA-Ligasen fur langkettige Fettsauren 
aus verschiedenen Organismen. Die groJSte Ahnlichkeit ergab sich 
mit einem aus 3 69 Basenpaaren bestehenden Fragment fur die Fett- 
saure-CoA-Ligase far langkettige Fettsauren aus Archaeoglobus 
10 fulgidus (NRDB 030302; 48% Ubereinstimmung auf der Stufe der Ami- 
nosauren) . 

Beispiel 11 

15 Identifizierung eines E. coIi-Klons mit einem Genf ragment fiir die 
Guanos inpentaphophat -Synthetase 

Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
20 Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
"Sequenz, die als SEQ ID NR. 8 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Guanosinpentaphophat-Synthetasen aus verschiede- 
• nen Organismen. Die grofcte Ahnlichkeit ergab sich mit einem aus 
25 606 Basenpaaren bestehenden Fragment fiir die Guanosinpentapho- 
phate-Synthetase aus Streptomyces coelicolor (NRDB 086656; 70% 
Ubereinstimmung auf der Stufe der Aminosauren) . 



30 



Beispiel 12 

Identifizierung eines E. coli-Klons mit einem Genfragment fur ein 
NTRB-Homol oges 

Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
35 schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlofi, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 9 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit NTRB-Homol ogen aus verschiedenen Organismen. NTRB 
ist ein Regulatorgen fur die Tanskription, das an der Regulierung 
der Stickstoff assimilation beteiligt ist. Die grSfite Ahnlichkeit 
ergab sich mit einem aus 645 Basenpaaren bestehenden Fragment fiir 
NTRB aus Mycobacterium leprae (NRDB Q50049; 61% Ubereinstimmung 
auf der Stufe der Aminosauren) . 



40 
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Beispiel 13 

Identifizierung eines E. coIi-Klons, der ein nif S-Homologes ent- 
hait 

5 

Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich. die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlo£, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 10 beschrieben ist . Bei der Anwendung 

10 des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit nifS aus verschiedenen Organisxnen. NifS ist ari 
der Stickstof f ixierung beteiligt . Die groSte Ahnlichkeit ergab 
sich mit einem aus 594 Basenpaaren bestehenden Fragment fur nifS 
aus Mycobacterium leprae (NRDB Q49690; 62% Ubereinstimmung auf 

15 der Stufe der Aminosauren) . 

Beispiel 14 

Identif izierung eines E. coli-Klons, der ein nif LT-Homologes ent- 
20 halt 

Bei der Analyse der E. col i-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlo£, fand sich eine 

25 Sequenz, die als SEQ ID NR. 11 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3} zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit nifU aus verschiedenen Organismen. NifU ist an 
der Stickstof fixierung beteiligt. Die groSte Ahnlichkeit ergab 
sich mit einem aus 339 Basenpaaren bestehenden Fragment fur rxlfU 

30 aus Mycobacterium leprae (NRDB Q49683; 61% Ubereinstimmung auf 
, der Stufe der Aminosauren) . 

Sequenz lis te 



35 


(I) 


Allgemeine Angaben 






<1> 


Armelder : 






(A) 


Name : 


BASF-LYNX Bioscience AG 


40 


(B) 


StraSe: 


Im Neuenheimer Feld 515 




(C) 


Stadt : 


Heidelberg 




(D) 


Land : 


Deutschland . 




(E) 


Postleitzahl: 


69120 




(F) 


Telephon: 


06221/4546 


45 


(G) 


Telefax: 


06221/454770 
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(2) Titel: 



Sequenzen der Gene fur den Priiri&r- und 
Sekundarmetabolismus im Corynebacterium 
glutamic-um und ihr Einsatz zur mikrobiellen 
Herstellung von Primar- und SekundSrmetabo 
liten 



10 



15 



20 



25 



30 



(3) 


Anzahl der Sequenzen : 


11 




(4) 


Art der mit dem Computer 


lesbaren Form: 




(A) 


Datentrager : 


Diskette 




(B) 


Computer: 


IBM PC kompatibel 




Rpt" r -j oVic c\/o +- cam * 
*—>^- ^— X _i_ AJo o jr & L. CXlt . 


Windows NT 




( D) 


Software : 


Microsof t®word 


97 


(I) 


Angaben zur SEQ ID NR. 1: 






(1) 


Sequenzcharakterist ika : 






(A) 


L&nge : 


693 Basenpaare 




(B) 


Art: 


Nucleinsaure 




(C) 


Strangtyp: 


Doppelstrang 




(D) 


Topologie: 


. linear 




(2) 


Molekiilart : 


DMA 




(3) 


hypothetisch: 


nein 




(4) 


Antisense: 


nein 




[5) 


Herkunf t : 






!A) 


Organismus: 


Corynebacterl urn 


Sri 


!6) 


Beschreibung der Secruenz: 


SEQ ID NR. 1: 





35 CTGTTNCCCGGGGGATCAGATTCACNGGGTCNGCCAGTGAAGTCGACGGTGATTGGCGCGGATGC 
TGCCTGCTCGCGAACAGTGGAAGTTGCCTGGGACAGCAGTTO^ 

AGGTTTCCACGCCTGCTTCTTCAGCTGCCTTGACCAAAGGATCGTTGCCGCCCATGAGGCCGGTG 
CCGCGAACCCAACCGATGTGAGCGTGCACGAGGGAGGTGTGTGCTCCCCATGCAGCTTGCTCTGC 
GTTCCAACGGGTAACCACGGCGTCGAGAGCTGCCTTGGATTCACCGTATGCACCATCGCCACCGA 

4 0 AGCGTCCACGGTTTGGTGAACCTGGGATGACCACGTGC AGGCGGTGACCCACGTTGATGGAGGAG 
CCCAATGGCGCAAGACCTGCGATGAGGCGCTCAACAGACCAGAGCAGAAGTCGCATCTGGGATTC 
TGCTGTGGCCTGCATCTGCATGGATCCGGACACGCGAGGTGCCGCGAATGGGAACAGCAAGGTAN 
GGACCAAACTGGCTTOACCAGCTTGGATGCNCGTGACGGNGGTGGCTGTCGATCCACCCAGTO 
TGATGGCTCGATGTCTGATANGACTAAGTTACCGCACGATCACAGTGCTGCCTGCCGNTGCGGAA 

45 CGTCCTANNANTCTTGAGAATTCAGCCGNCTGGCCGAGTTGAN 
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(I) 



Angaben zu SEQ ID NR. 2: 



(1) 



Sequenzcharakteristika: 



(A) 
(B) 
(C) 
(D) 
(2) 
(3) 
(4) 



hypothetisch: 
Ant i sense : 



Strangtyp: 
Topologie : 
Molekiilart : 



Lange : 
Typ: 



nein 



18 69 Basenpaare 
Nuc 1 e ins aure 
Doppelstrang 
linear 



nein 



DNA 



(5) 



Herkunft : 



(B) 



Organismus : 



Coryneba.cterj.um glutamlcum 



(6) 



Beschreibung der Seguenz : 



SEQ ID NR. 2: 



ACAATCAATGTCATGACCAGCGGTGATCCAAAATTAATTACGCTTCGTTCCCGCAATAACAAAGT 

TGTCGAAATAACAGATGCCCGTGATCGTGCTTTCATTAAGCAGGCTGATGAGCTGATCGTGAAGA 

TCGAC AAACTGCTTGAGAGC AAAAGAAAAAAGTC CCGTTAAGTC C GATCCAC ACTGTTGTC C CCG 

CGGAGACGC TTGAGCAC GTTTTCTGCAGAGATC AAAC AC ATAGATACGC CC AC C C CTGGAACTGT 

GGTGTCACCTGCGTCATACAGGCCATCTACTTTGCGGGATTTGTTAGAACCCCTAAAGAACGCCG 

ATTGTGCCAGGGTGTGTGAGGGGCCAATGGACCCGCCGCTCCAGGAGTTGTATCGGTCTGCGAAG 

TCGGCAGGGCCGATGGTGCGCTGCACAACAATGCGGCTTTCCAAACCATCAATGCCAGCCCATCG 

CC CAATTTGAGCC ACTGCTGCTATTGCGATC CGGC C CAC C ATGTC AGATTCTTCTC CGTAAGCGG 

ACCCGTGACCAATGGAGACATCGGCGGGTACTGGGACCAGGATGAAGAGGTTCTCGTGGCCTTCG 

GGTGCGGCATCGGAATCTGTTGCGGAGGTCTTGGAGATCTAGATGGATTCTGAAGCCGGGAATTC 

TGGGGTGGAGCCGTCGAAAACTTTGCGGAAATCTTCGTCCCAGTCGGAGGAAAAAGCAGGGTGTG 

CTCCCCCTTCACGCCTGCCAAAACCAGCACAGTACTGAGGCCGGGTTGTTTGTTCTTCCAGCTCG 

TCTCCGGCTTCGCGCACAACGAAGCAGGTAGGAGTTGGGTTTCGGTGTGGTGCTGATCAGCGCAG 

CTGATCACGATATCGGCTTCGATGAACTCTGAGCCGACTTGGACGCCTGTGGCGTTTCGGCCTTG 

GGTGGTGATTGCGCTGACGGGGGTGCCGAGGTGGAGGACGGCGTCGTCGATAAGCGAAATTAGTG 

CCTTGATGAAGGCGGTGAAGCCGCCTCGGGGATAGGAGACGCCTTGGACGAGGTCGGTGTGGCTC 

ATGAGGTGATAGAGCGCCGGGGTGTGCGAAGGGTCTGAGGAGAGGAAAACTGCGGGGTAGCTTAA 

GATTTGGCGCAGTTTTGTATCGCGGAATTGGGTGTTGACCTTGACTTT^ 

TTGC TAGAAGTTTGGGTAAAAGGC GC AGC ATGCCGGGGCTTAAGTATGGGATGAAGTTGGTGAAG * 

TTGGTGTAGAGGAAGCCGTCGATGGCCAGGTTGTAGACCTGTGTGGCGGAGTCGATATAGGTGCG 

CAGTTTGGCGCCGGCGCCGGGTTCGCGGGATTCGAAAAGCTCGGCCATCGCATCGATGTCGGAGG 

TGACGTCGATGAATTCGCCGTGGTCGTCGATCACGCGGTAGGCGGGTTCAAGTGGCACGAGGTCG 

AGGTGGTCGTCGATGGAGGTGCCGCAGAGCTTAAAGAAGTGGGACATGGCGTCGGGCATGAGGTA 

CCAGCTGGGGCCGGTGTCCCAGCGGAAGCCGTCGAGTTCGAAGGTCCCGGCGCGGCCGCCGAGGT 

GCTCGTTTTGTTCGACGAGGTGGACTTCATATCCTTCGCGTAAGAGCAGTGCGGTGGTGGCTAGT 

CCTGCTAGTCCCCCGCCGATGACCACTGCTTTTGTCATTTTTGAAACACTO 

TTGGTTGCCAGGCTGGCTTTTTTCATAGACGGCACCCGAATC^ 
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GGACGCGGATTCCAGGTTGTCCACGAGGCAACCGTAGAGATCGGTCGCGGCGCGCACACCGGTTC * 
' GCGCGCCAAATGGCAGCAGCGGAATGCTCAGCCGGGCGGCATCCAAATC 

(I) Angaben zur SEQ ID NR. 3; 

5 

(1) Sequenzcharakteristika ; 

(A) Lange: 1035 Basenpaare 

(B) Typ: Nucleinsaure 
10 (C) Strangtyp: Doppelstrang 

(D) Topologie: linear 

(2) Molekulart : DNA 

(3) hypothetisch: nein 
15 (4) Antisense: nein 

(5) Herkunft: 

(C) Organismus: Corynebacterium glutamicum 

20 

(6) Beschreibung der Sequenz : SEQ ID NR. 3: 

ATGACCACTGCTGCACCCCAAGAATTTACCGCTGCTGTTGTTGAAAAATTCGTTCATGACGTGAC 
CGTGAAGGATATTGACCTTCCAAAGCCAGGGCCACACCAGGCATTGGTGAAGGTACTCACCTCCG 
25 GCATTTGCCACACCGACCTCCACGCCTTGGAGGGCGATTGGCCAGTAAAGCCGGAACCACCATTC 
GTACCAGGACACGAAGGTGTAGGTGAAGTTGTTGAGCTCGGACCAGGTGAACACGATGTGAAGGT 
CGGCGATATTGTC GGC AATGC GTGGC TCTGGTC AGCGTGTGGC AC CTGCGAATACTGC ATC AC C G 

GCAGGGAAACTCAGTGCAACGAAGCTGAGTATGGTGGCTACACCCAAAATGGATCCTTCGGCCAG 
TACATGCTGGTGGATACCCGTTACGCCGCTCGCATCCCAGACGGCGTGGACTACCTCGAAGCAGC 

3 0 ACCAATTCTGTGTGCAGGCGTGACTGTCTACAAGGCACTCAAAGTCTCTGAAACCCGCCCGGGCC 
AATTCATGGTGATCTCCGGTGTCGGCGGACTTGGCCACATCGCAGTCCAATACGCAGCGGCGATG 
GGCATGCGTGTCATTGCGGTAGATATTGCCGATGACAAGCTGGAACTTGCCCGTAAGCACGGTGC 
GGAATTTACCGTGAATGCGCGTAATGAAGATTCAGGCGAAGCTGTACAGAAGTACACCAACGGTG 
GCGCACACGGCGTGCTTGTGACTGCAGTTCACGAGGCAGCATTCGGCCAGGCACTGGATATGGCT 

3 5 CGACGTGCAGGAACAATTGTGTTCAACGGTCTGCC ACCGGGAGAGTTCCCAGCATCCGTGTTCAA 
CATCGTATTCAAGGGCCTGACCATCCGTGGATCCCTCGTGGGAACCCGCCAAGACTTGGCCGAAG 
CGCTCGATTTCTTTGCACGCGGACTAATCAAGCCAACCGTGAGTGAGTGCTCCCTCGATGAGGTC 
AATGGTGTGCTTTACCGCATGCGAAACGGCAAGATCGATGGTCGTGTGGCGATTCGTTTC 

40 (I) Angaben zur SEQ ID NR. 4: 

(1) Sequenzcharakteristika: 

(A) Lange: 1002 Basenpaare 

45 (B) Typ: Nucleinsaure 

(C) Strangtyp: Doppelstrang 
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(D) Topologie: linear 

( 2 ) Molekiilart : DMA 

(3) hypothetisch: nein 
5 (4) Antisense: nein 

(5) Herkunft: 

<D) Organismus: Corynebacterium glutamicum 

10 

(6) Beschreibung der Sequenz: SEQ ID NR. 4: 

AAGTGGAGCTCGCGCGCCTGCAGGTCGACACTAGTGGATCAGAGGCATACTCCGGCGQACTCACC 
TACTCCGGACACCCACTTGCAGTAGCACCCGCCAAGGCAGCGCTGGAGATTTACGCGGAAGGAGA 

15 GATCATTCCACGCGTAGCTCGACTTGGCGCTGAACTGATCGAACCTCGCCTTCGTGAACTAGCGG 
AAGAAAACGTAGCGATCGCTGACGTGCGGGGCATCGGATTCTTCTGGGCAGTGGAGTTCAATGCA 
GACGCCACTGCCATGGCTGCCGGTGCTGCAGAATTCAAGGAACGCGGCGTGTGGCCGATGATCTC 
CGGCAACCGATTCCACATCGCGCCGCCGCTGACCACCACTGATGACGAATTGGTAGCACTGCTGG 
ACGCGGTGGAAGCTGCAGCCCAAGCTGTCGAGCTGACCTTCGCTGGGGCGTTGTTCTAAGTTTTC 

2 0 TAGATAACAAGGCCAGCACAGACCACCATNTCTACGACCCCAAAAACCGACTCCAAGCTCCGCGG 
CGACNAANCCGCGCTCGCGCCACCGACCAAGCAGCCGGTCCAGGTTTAAAGATTTTGCTTTTCGA 
CGCTCCCCTCCACCTCATTCAATGCGGCGGAAGGGATTTCCTTGCATGTTTAAGCCTATAGGAAA 
AAGTGTTTGCATATCACCCTTGTATTCCAACACTTGAGCGGGTAGANTGGGTGGTAACNACCCNG 
GGAAAGGGGGAAGACACCATGAGCATCNCCACNCACNTCCAAGCNCTCNCCACAGCANTCAACGC 

2 5 CATCNACAACCATTTGGNCAGCATGCTCNAACATNGTGTTCNCCCANAACAATANANGGCNTIOJA 

NCCCGACTCANCNCCTANAAiyACNCCTTCACCACACGCCNCCTTCGNCCCCAAACCAAACCCTCG 

CCNAAGCNCAACNCGCCACNCATTNGCTCCCCNCCTCNTNNATACCTNCCNCCCTTCGGATATCN 
AGCANGCGCCNC AC C GNTCATTTNCCN 

30 (I) Angaben zur SEQ ID NR. 5: 

(1) Sequenzcharakteristika: 

(A) Lange: 1007 Basenpaare 

35 (B) Typ: Nucleinsaure 

(C) Strangtyp: Doppelstrang 

(D) Topologie: linear 

(2) Molekiilart: DNA 
40 (3) hypothetisch: nein 

(4) Antisense: nein 

(5) Herkunft: 

45 (E) Organismus: Corynebacterium glutamicum 
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(6) Beschreibung der Sequenz : SEQ ID NR. 5: 

TCCCNATTGGGTACCTTACCTGGTACCCACCCGGGTGGAAAATCGATGGGCCCGCGGCCGCTCTA 
GAAGTACTCTCGAGAAGCTTTTTGAATTCTTTGGAT^ 

5 TGAACCAGCACTGAGGCTGCGCTGGCCGCCTGTTGAAAGCCCAGGTCAGACAGCTCTGTGTCCAA 
TTGTCCCTGCATTCGGGACGTGGCGTTGTATTCAGTCTGCCCGTGTCGGAGCAGAATCAGGCGAC 
GAGTCACAGGACTACCTCTTAATCGTCCTCGTAGCCAGGCTCGTATTCAGCTGGCAAAGGTGGGA 
GTTCATCAATGCTGTCGATGTTGCGGATATCCGCCTCATCAGACCAGGAGGA'mCACGCNTGAAG 
GTTTCAAGTCCTTCAATTTCAATGAGTGGGCAGTCNCGGTACAGACNATCCANTCCGTATAACTC 
10 GCGCTCTGCCTGTCGCTGAACGTGGATAACAACCNATCCGTAGTCAAGGAGAACCCAACNGTTTT 
CGCGGTTGCCTTCACGGCGCTTAGGCTCGAAACCAGCCTTGGTCATCTNCATCT^CGATCTCCTC 
NAC AATGGCGC C C ACC TTGGCGCTC ATTTGTCCGC AGATGC AACNACNAANCAATTC TCGTGATT 
GNCGATCACTGTCNNAAACATCCAATI^CAGCGATC 

TTCGCCNCCATGGTCCCGAAGCCGATCGANTCCTCCATNTGCANATCAAAATTCNNTAAANCAGC 
IS TNCNTGTMGTTCCNC AC CCNCTTTTTANGGTC CGAAAC CNACC CTNCNGAAANAATCC CC ACGTC 
AACCTTC C C TNTTTCC CNCTANAC CGGGTGATTCNC CTACTTTNGG 
NCANATTTCCTCTNGTTTTGGGCCTTGGGATCATTCCCCTATTCGATCCTNCTGGTCAA 
GGNTTNGGCTATTCTTCNCCACCCCCCANGGA 



20 


(I) 


Angaben zur SEQ 


ID NR. 6: 






(1) 


Sequenzcharakteristika: 






(A) 


L&nge : 




748 Basenpaare 


25 


(B) 


Typ: 




NucleinsSure 




(C) 


Strangtyp : 




Doppel s trang 




(D) 


Topologie : 




linear 




(2) 


Molekiilart : 




DNA 


30 


(3) 


hypothetisch: 




nein 




(4) 


Ant i sense: 




nein 




(5) 


Herkunf t : 






35 


(F) 


Organismus : 




Coryn eba c t er 1 urn 




(6) 


Beschreibung der 


Secjuenz : 


SEQ ID NR. 6: 



TTGANNCTnTNNNGGAGCTCCCCGCGGTGGCGGCCGCTCTAGAACTAGTGGATCGACACGCTGAC 
40 ATCACCAGGCTGCAAATCAAGGCCAAGCGCAGCCGCAGCATTATCTCCCGTGCCTGCAGCAACTT 
TCACTCCACCTGGAGTTGTTCCCGCAATCGCATTTGGGGCCAGGAGTTCAGGAAGTTCCACCT^ 
TGGCCCAGCGCCAAGGCAGCTAGATCGGTGCGCCACGCACGATCACGCGTGCTGTAGTAGCCCGT 
TCCAGAAGCATCACCATGGTCGGTGACTTTGCGT^ 

CATGAGGCAACATCACCGACGCCGTGCGCGCTGCATTTTCTGGTTCATGATCACG 
45 ATTTTGGTGGCAGTTAAAGAAGCAACATACACACTTCCCGTGGCATCTACCGCAGCCTGATCGCC 
GCCGATCTCCTCATTGAGATCCAACGCAGCCTGGGCAGAACGAGTGTCATTCCATAACAACGCCG 
GGCGAACGATTTCATCGTTTTCATCCAACGCCACCATGCCGTGCTGCTGGCCTGCAATAGATACA 
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GCGTCCGCGCGTTCTAACAACCCCTCGGTAGCTTGATCCAGCGCAGCGATCCACGCACGTGGATC 
TACTTCGACCCGTTCGGGGTGACTCGCGCGGCTTCGTCGATACCTGGCCGGTGGCGGCGTCACAA 
GCAAAAGCCTTGCAGGAATGGGTGGGAACTATC 

5 (I) Angaben zur SEQ ID NR. 7: 
( 1 ) Sequenzcharakteris t ika : 

(A) Lange: 648 Basenpaare 

10 (B) Typ : Nucleinsaure 

(C ) Strangtyp : Doppelstrang 

(D) Topologie: linear 
( 2 ) Molekulart : DNA 
(3) hypothetisch: nein 

15 (4) Antisense: nein 

(5) Herkunft: 

(G) Organismus: Corynebacterlum glutamicum 

20 (6) Beschreibung der Sequenz : SEQ ID NR. 7: 

TGCAGCCCGGGGGATCACCGACGCCAAGGCTACGTAGGAATCCCCTTCCCCGACACCATCGTGCG 
C ATCGC AAACC C AGAAAAC CTC GACGAAAC C ATGC C CGACGGC AGCGAAGGCGAAGTCCTAGTC A 
AGGGCCCACAGGTGTTCAAGGGTTACCTCAACCAGGAAGAAGCCACCAAGAACAGCTTCCACGGC 
2 5 GAGTGGTACCGCACCGGCGACGTCGGAGTGATGGAAGAAGACGGGTTCATCCGCCTAGTTCCTCG 
CATCAAGGAAGTCATCATCACTGGCGGTTTCAACGTGTACCCAGCTGAGGTTGAAGAAGTCCTCG 
C AGAGC ACC C AGAC ATTGAAGATTC C GC AGTCGTTGGTATCC CGCGTGAAGACGGCTC CGAAAAC 
GTCGTTGCTGCATCACTTTGGTGGAAGGTGCAGCGCTGGATCCGGATGGCCTGAAGGAATTCGCC 
GCAAGAACCTACCCGCTCAAGGTTCCGCGCACTTTCTACCACTTTGAGGAGATGCCGCGGGATCA 
GATGGCAAGATTAGGCGTCGTGAAGTGCANGCGGAGTTGTTGAAGAACTCGGCAGTNACGCCGAT 
TAAGAGGTCAGTTTCCAAATGGCACTTACCAATTGGNCTAGTTACCCCCANAAGCATTT^ 
TTCCACTTTTACCCAGTGGGNTGTGTGATCCTNT 

(I) Angaben zur SEQ ID NR. 8: 

35 

( 1 ) Sequenzcharakteristika : 

(A) Lange: 698 Basenpaare 

(B) Typ: Nucleinsaure 
40 (C) Strangtyp: Doppelstrang 

(D) Topologie: linear 

(2) Molekulart: DNA 

(3) hypothetisch: nein 
45 (4) Antisense: nein 



30 
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(5) Herkunft: 



(H) Organismus: 



Corynebacterium glutamicum 



5 ( 6 ) Beschreibung der Sequenz : 



SEQ ID NR. 8: 



GCAGCCCGGGGGATCCTTGGTGNCACCACCCTGGACATGCTCAAGATGGAACAGCAAATCGACTC 
CCTGGCACCAGGCGATGCGAAGCGCTACATGCACCACTACAACTTCCCTCCATACTCCACCGGTG 
AAACCGGTCGTGTGGGCTCACCAAAGCGCCGCGAAATCGGCCACGGTGCACTTGCAGAACGCGCA 

10 GTTTTGCCAGTAATCCCATCCCGTGAGGAATTCCCATACGCAATCCGTCAGGTCTCTGAAGCTCT 
GGGCTCCAACGGCTCCACCTCCATGGGCTCTGTCTGTGCATCCACTCTGTCCCTGTACAACGCTG 
GTGTTCCACTGAAGGCACCTGTTGCAGGTATCGCCATGGGACTTGTTTCCGGTGAAATCGACGGC 
AAGAC CGAGTAC GTTGC ACTGACC GAC ATCCTC GGC GC AGAAGACGC ATTCGGCGAC ATGGACTT 
C AAGGTTGC C GGC ACCGC AGACTTC ATACCGNACTTCAGCTGGACAC C AAGCTGGACNGC ATTCC 

15 TTCAAGGTGCTCTCCGATGCGCTTGAGCANGCACGCGATNCCGACTGACATCTGAACACATGGCT 
GATGTATC AACGGACCTTGATGAGATGAGCAAGTTCGTTCTGC ATACC AC CGNGAAATC C C ATGG 
CAAAATCGNGAC TGTCGAC C AAGGGT AGAC ATTAC GCTTTACNATTCG 





(I) 


Angaben zur SEQ ID NR. 9: 




20 










(1) 


Sequenzcharakteristika : 






(A) 


Lange : 


1159 Basenpaare 




(B) 


Typ: 


Nuc 1 e ins aure 


25 


(C) 


Strangtyp: 


Doppelstrang 




(D) 


Topologie : 


linear 




(2) 


MolekQlart : 


DNA 




(3) 


hypothetisch: 


nein 


30 


(4) 


Antisense : 


nein 




(5) 


Herkunft : 






(I) 


Organismus : 


Coryn eba c t eri urn 



TTNANNCGTTTGGAGCTCCCCGCGGTGGCGGCCGCTCTAGAACTAGTGGATCACACAAAATGATT 
AGATTGTGTGCGAATTCATCCAATTGCTGTCTATATGCAGTACGCATGGCAACACTATAAGGCGA 
40 TAATGGTATTTCTGCAGGCCTAAAACACCCCTTTAAGATTGAATCACCTAATAATGGGGGATAGC 
CAACTATTGGCGGGGGTAAGT 

ATOAAATTAACTACCCTCCGGAGTTTTCCATTTCTGCGCCTTTAGGAACAGTGGCATCCTCAGGA 
TCGTCCAACCAGCCATCTGGAAGTGCCACCTTTGCAGGAGCGCCCTGTCGACCTCGTGCACCTTC 
CGCGTCCTCTGCCTTGGCGGTGRAGTCAGCCCATGGTGCTAGGAGATCCTCAAGCTCCACATAGG 
45 TGGAAACCTTGGCCAGATTGGAGCGGAATTCGCCGCCAACAGGGAAACCGCGCAGGTCCAACCCA 
TGTGCTTACGCAGATCGCGCAGCCCCTTGGTTTCGCCATCATGCTGCATGAGGAGTTCTGCGTGG 
CGCAGGATGATrTGGGTAACTTCGCCGAAGGTAGGCTCCTCTGGGATTTCTTCTCCACGAACAGC 



35 



(6) 



Beschreibung der Sequenz : 



SEQ ID NR. 9: 
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AGCAGCAGCTCAGCAAAGAGCCAAGGCCTGCCCAGGCAACCACgGCCCAACCACGACGCCATCGC 
AGCCAGTTTGCTCCATCATGCGCGTTGCATCGGATGCCGCGAAAATATCGCCATTGCCCAAAACT 
GGGATGCCGGTATCTGCCAAATGCTCYTTCAGGCGCGCGATCTYGTTCCAATCAGCCTCACCGGA 
ATAGCGCTGCGCCGCAGTGCGGGCGTGAAGCGCTACGGACTTCGCGCCGGCGTCGACAGCAATGC 
5 GTC C AGC ATC C AAGTGAGTATGGTGC TC ATC ATC AATAC C AACGCGGAAC TTC AC CGTC AC CGGA 

ATGTCCGTGCCTTCCGTAGCCTTCACAGCCGCGGAAACGATGTTTTCAAACAAACGGCGCTTGTA 
AGGAATCGCAGAACCGCCACCCCGGCGCGTGACCTTTGGAACCGGGCAGCCAAAGTTCATATCAA 
TATGATCCCCCGGGCTGCAGGAATTCGATATCAAGCTTATCGATACCGTCGACCTCGAGGGGGGG 
CCCGGTACCCAGCTTGTGTTCCAANGGNTCCAA 

10 

(I) Angaben zur SEQ ID NR. 10: 
(1) Sequenzcharakteristika : 

15 (A) Lange: 761 Basenpaare 

(B) Typ : Nucleinsaure 

( C ) S t r angtyp : Doppe 1 s t r ang 

(D) Topologie : linear 

20 (2) Molekvilart: DNA 

(3) hypothetisch: nein 

(4) Antisense : nein 

(5) Herkunft: 

25 

(J> Organismus: Corynebacterium glutamicum 

(6) Beschreibung der Sequenz : SEQ ID NR. 10: 

3 0 TTGAANCCTTANNGGAGCTCCACCGCGGTGGCGGCCGCTCTAGAACTAGTGGATCTCGATTCACT 
CGAGCTTGATGAAACTGTCAAGGTCGTTGCCTTCACTCACCAGTCCAATGTGACCGGTGCTGTGG 
CTGATGTTCCAGAGTTGGTTCGTCGTGCCAAGGCTGTCGGCGCTCTCACGGTGCTTGATGCGTGC 
CAGTCTGTTCCTCATATGCCAGTGAATTTCCACGAGCTGGATGTAGATTTCTCTGCATTCTCTGG 
CCATAAGATGCTGGGACCTGCAGGCGTGGGCGTTGTGTATGCAAAGTCCCCAATCTTGGATGAAC 

3 5 TGC C AC C ATTTTTGACTGGTGGTTCC ATGATTGAAGTTGTC AC C ATGGAGGGTTC C AC CTACGCT 
GCCGCACCTCAACGTTTTGAGGCCGGCACGCAGATGACCAGCCAGGTTGTGGGCTTGGGTGCTGC 
CGTGGACATGCTGAATGAAATCGGTATGGAAGCAATCGCAGCNGCATGAGCACGCATTGACTGCT 
TACGKZGTTGGAAAAGCTCACGGCAATTAAAGGGACTAACCATTGCTGGTCCTTTTGACTGCAGAG 
CATCGCGGNGGTGCAATCAGCTTCNGTGTCNANGGCATTCACCNACACGATCTANGGCAAAGTGC 

4 0 TTGACCATCAGGGCGTGAATATTCCGNGTCGGGCACCACTGTGCGTGGGCCTGCACCGCANCATT 
GAACGTNCAATNGNANACAAGAGCATTTTTCTATCTCTATTACACC 

(I) Angaben zur SEQ ID NR. 11: 

45 (1) Sequenzcharakteristika: 

(A) L^nge: 791 Basenpaare 



WO 01/00802 



PCT7EPOO/05853 



(B) Typ: 

(C) Strangtyp: 

(D) Topologie: 



17 



Nucleinsaure 
Doppelstrang 
linear 



5 (2) Molekiilart: 

(3) hypo the tisch: 

(4) Antisense: 



DNA 

nein 

nein 



10 



(5) Herkunft; 



(K) Organismus : 



CorynebactBrlum glutamicum 



(6) Beschreibung der Sequenz : SEQ ID NR. 11: 

15 TTGACCCTTTAGCTGGGTACCGGGCCCCCCCTCGAGGTCGACGGTATCGATAAGCTTGATATCGA 
ATTCCTGCAGCCCGGGGGATCTTCATCGCCAACAAACTGACCGCGGGAAACGATCATCTTCTCAA 
ATTCTGTGAGCTTTTCCAGCGCCTTGTCGACGGGTTGGCCCACGATCTCCTCGGCCATAACGGAC 
GTGGAGGCCTGGCTGATTGAGCAACCAACTGCTTCGTAGGAGACGTCCTCCACGGTGGAGCCGTC 
CTCAGACAGCTTCACGCGCAGAGTCAATTCGTCGCCACAAGAAGGGTTGACGTGGTGAACCTCAG 

2 0 CATCGAAAGGATCCCGAAGGCCCTTGTGCTGTGGGTTTTTGTAGTGGTCCAGGATCACCTCCTGG 
TACATCTGCTCAAGGTTCATTACTCAACTCCAAAGAATTGCTTGGCCTTCTCGATCGCTGCCGCG 
AGGCGGTCGATTTCTTCGAAGGTGTTATAGAGATAGAAAGATGCTCTTGCTGTCGATTGTACCGT 
TCATGCTGCGGTGCACGGCCACGCGCAGTGGTGGNCGACGCCGGATATTCACGCCCTGATCGTCA 
AGCACTTGGCCTAANCGTGTGGGTGAATGCCTCGACACCGAACTGATGCACCGGCGNCTGCTNTN 

25 CATCAAAAGGACCANCNATGGGTAAGTCCTTAATGCCGNGAGCTTTTCAACGCGTAAGCAGGTA^ 
TGCNNCTATGCNCTGCGATGNTTTCATACCGATTNNITAAGA^ 

NAAACTGGTTN < 



30 



35 



40 



45 



WO 01/00802 



PCT/EP00/05853 



18 

Patentanspruche 

1. Ein gereinigtes Polynucleotid mit einer Nukleinscluresequenz , 
5 die aus der folgenden Gruppe ausgewahlt ist: SEQ ID NR. 1, 

SEQ ID NR. 2, SEQ ID NR. 3, SEQ ID NR. 4, SEQ ID NR. 5, SEQ 
ID NR. 6, SEQ ID NR. 7, SEQ ID NR. 8, SEQ ID NR. 9, SEQ ID 
NR. 10, SEQ ID NR. 11. 

10 2 . Ein Expressions-Vektor mit einem dem Anspruch 1 entsprechen- 
den Polynucleotid. 

3. Eine Wirtszelle, die mit dem Expressions-Vektor aus Anspruch 
2 transf ormiert ist. 

15 

4. Eine Methode zur Herstellung und Reinigung eines Polypeptids, 
die aus folgenden Schritten besteht: 

(a) Kultivierung der Wirtszelle aus Anspruch 3 unter Bedin- 
20 gungen, die fur die Expression des Peptids geeignet sind; 

und 

(b) Gewinnung des Polypeptids aus der Wirtszellkultur . 

25 



30 



35 



40 



45 



